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Заключение. У более 27% исследуемых выявлены проблемы со щитовидной железой. В ос-
новную группу риска попадает женское население возрасте 20-60 и мужское население в возрасте 
1-7 лет. Эти проблемы могут быть вызваны различными факторами, такими как: наличие инфек-
ционного процесса в ткани щитовидной железы, опухоль или доброкачественное гормонально ак-
тивное новообразование, длительный стресс или состояние после голодания со значительным ис-
тощением организма, аутоиммунное поражение структуры органа, передозировка йодсодержащих 
препаратов, беременность и т.д. 
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Современные исследования в биологии и медицине все сложнее представить без использования 
математических методов. Постоянно увеличивающийся объем биологических данных, и развитие 
новых вычислительных технологий привели к формированию отдельного научного направления – 
биоинформатики. На сегодняшний день, методы биоинформатики особенно востребованы в со-
временных генетических исследованиях, использующих новейшие технологии высокоплотной 
чип-гибридизации или секвенирования ДНК нового поколения 
Развитие методов секвенирования нового поколения обеспечило высокую скорость, автомати-
зацию, качество и широкий спектр аналитических возможностей геномного анализа, в том числе 
для решения прикладных задач в биологии. Основные направления секвенирования нового поко-
ления включают геномный анализ, направленное ресеквенирование геномов, секвенирование 
транскриптома, картирование ДНК-связывающих белков и анализ хроматина[2].  
Инструменты информационных технологий позволяют обработать результаты научных иссле-
дований, произвести их статистический анализ, проверить достоверность гипотез, выявить биоло-
гические закономерности, придать результатам более наглядную, понятную всем форму. 
На данный момент на рынке присутствуют несколько компаний, выпускающих устройства ис-
пользующие методы секвенирования нового поколения. Одним из производителей этих устройств 
является компания Thermo Fisher Scientific, в последнее время их секвенаторы Ion Torrent стреми-
тельно набирают популярность благодаря своей дешевизне.  
Существуют 2 основных подхода к сборке генома. Сборка генома de novо предполагает ассем-
блирование генома из коротких чтений без использования референсного генома, а также суще-
ствует метод сборки геномов с использованием референсного генома [4,5]. Алгоритм сборки ге-
нома, как правило, включает в себя следующие этапы: 1. Секвенирование выделенных фрагментов 
ДНК или РНК. 2. Получение BAM файла и конвертация в Fastq. 3. Тримминг Fastq файла. 4. Сбор-
ка генома de novo. 6. Оценка качества контигов. 
При исполнении каждого из этапов обработки данных была подобрана определённая утилита. 
Для контроля качества коротких чтений FastQC, фильтрации и тримминга trimmomatic. Одной из 
основных задач при сборке генома является выбор сборщика генома. При выборе программы были 
определены несколько основных параметров: объект исследования, платформа, используемая для 
секвенирования, принцип сборки используемый сборщиком, а также поддержка разработчиком и 
доступность. Так как для сборки использовались данные чтений генома  Escherichia coli получен-
ные при помощи Ion Torrent (данные чтений были взяты в The DNA Data Bank of Japan), то 














Таблица 1. – Параметры сборщика генома SPAdes 
 
Объекты Бактериальный геном 
Платформы Ion Torrent, PacBio, Oxford Nanopore, Illumina 
Принцип сборки Для сборки использует Графы де Брюйна 
Поддержка По сегодняшний день 
Доступность Бесплатно 
 
При сборке были заданы три различные вариации показателей k-меров. 
Эти показатели выбирались, опираясь на рекомендации разработчиков программы, а также 
научные публикации. После проведения трёх сборок был проведен анализ полученных сборок при 
помощи утилиты QUAST. Проведенная проверка показала, что показатели k-меров заданные при 
первой сборке (33,55,77) имели наилучшие показатели относительно сборок 2 и 3. Как видно из 
таблицы 2, первая сборка показала наименьшее количество контигов и их наибольший размер, 
также параметр N50 превышает таковое значение в двух остальных сборках более чем в 7 раз. 
 
Таблица 2. – Результаты сборок, полученные при помощи QUAST 
 
 Сборка 1 Сборка 2 Сборка 3 
Количество контигов 1448 3360 3359 
Наибольший контиг  27749 13846 15193 
Содержание GC (%) 50,48 51,26 51,26 
N50 5942 776 777 
 
Анализ покрытия референсного генома показал, что сборка номер 1 смогла покрыть 80% гено-
ма в то время как 2 и 3 сборка – не более 40% (рис 1). 
 
 
Рисунок – покрытие референсного генома Escherichia coli 
 
Таким образом, нами были выделены основные стадии обработки данных секвенирования, 
осуществлён подбор программ для всех стадий сборки генома, а также определены оптимальные 
параметры для сборки генома Escherichia coli. 
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Введение. В почве микроорганизмы образуют сложное сообщество – биоценоз, в котором раз-
личные их группы находятся в определенных взаимоотношениях. Они чутко реагируют на изме-
нение внешних условий (агротехника, применение химических или органических удобрений), и 
особенно на соседствующие с ними другие микроорганизмы. Регулируя условия жизнедеятельно-
сти микроорганизмов, можно существенно влиять на плодородие почвы [1, с. 43]. Каждая разно-
видность эффективных микроорганизмов (фотосинтезирующие бактерии, молочнокислые бакте-
рии, дрожжи, актиномицеты, грибы) имеют собственную важную функцию, но при этом, с одной 
стороны, поддерживают или блокируют действие других микроорганизмов, с другой используют 
вещества, произведенные этими микроорганизмами. 
Целью настоящей работы явилось исследование физиологических свойств штаммов свободно-
живущих бактерий Rhodococcus erythropolis и Azotobacter chroococcum для возможности их сов-
местного использования в качестве биопрепарата для регуляции роста растений. Для достижения 
поставленной цели необходимо было решить следующие задачи: изучить рост и развитие данных 
бактерий на питательных средах разного состава; подобрать оптимальные условия для накопления 
их биомассы: исследовать их ферментативную активность по отношению к белковым и углевод-
ным субстратам. 
Материалы и методы. Azotobacter chroococcum был выделен методом предельных разведений 
из биопрепарата «Органик-Баланс», в рецептуру которого входит 5 микроорганизмов (Azotobacter 
chroococcum, Bacillus subtilis, Enterococcus faecium, Lactobacillus delbrueckii, Paenibacillus 
polymyxa). Идентификация штамма была осуществлена на основании изучения его культурально-
морфологических и физиолого-биохимических характеристик в соответствии с описанием, дан-
ным в определителе бактерий Берджи [2, с. 74].  
Rhodococcus erythropolis был получен в лаборатории ПолесГУ методом «почвенных комочков». 
Идентификация штамма была осуществлена на основании исследований биохимических, морфо-
логических и физиологических показателей, а также определения последовательности генов 16S 
рРНК [3, с. 15]. 
Для определения культурально-биохимических и морфологических свойств Azotobacter 
chroococcum и Rhodococcus erythropolis использовали дифференциально-диагностические пита-
тельные среды: Берка, Федорова, Эшби, солевую питательную среду МТ-1, и элективные среды – 
картофельно-глюкозный агар (КГА), картофельно-сахарозную среду (КСС), мясопептонный агар 
(МПА) и мясопептонный бульон (МПБ). Препараты микроорганизмов окрашивали по Грамму, 
определяли ферментативную активность по их способности лизировать желатин в тонком слое 
агарового геля (протеолитическую), и целлюлолитическую по лизису карбоксиметилцеллюлозы. В 
качестве растворителя при приготовлении смеси использовали 0,067 М фосфатный буфер рН 7,2. 
Концентрация желатина и целлюлозы в смеси – 10 г/л, агар-агара – 10 г/л. Площадь наносимого 
образца бактерии на пластины – 0,3 мм
2
. Пластины с нанесенными пробами инкубировали при 
температуре 24°С в течение 20 ч. Зоны лизиса визуализировали обработкой белок-агаровых пла-
стин 1 н хлорной кислотой (в случае желатина) и визуально по объему разжижения (в случае цел-
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